附件2
华农温氏科创中心2025年（第二批）
揭榜项目申报指南

榜单一
项目名称：畜禽粪便培养食用菌循环利用关键技术研究与示范
研究内容：
1. 旨在作为食用菌栽培基质的畜禽粪便预处理工艺研究
2. 食用菌适配栽培关键技术研发
3. 菌渣循环利用技术开发
4. 畜禽粪便培养食用菌循环利用技术集成与示范
考核指标：
（一）技术指标
1. 建立适合作为食用菌基质的畜禽粪便预处理工艺1-2套；
2. 筛选出2种以上适配畜禽粪便基质种植的食用菌菌种；
3. 开发2种畜禽粪便种植食用菌基质配方；
4. 开发1-2种菌渣有机肥。
（二）经济效益指标
1. 依托合适的家庭农场，建设1-2个示范基地，匹配消纳利用该规模农场各生产周期的全部粪便，产出食用菌和菌肥；
2. 基地产出食用菌符合食品安全要求（以有资质第三方检测报告为依据）；
3. 制定粪便培养食用菌的企业标准1-2套；
4. 制定以畜禽粪便为基质栽培食用菌的基地建设方案和操作管理手册各1套，具体包括粪便预处理方法、基质配方、菌种的应用、布料方式（平层或立体多层），栽培环境管理与食用菌采收方法等。
经费预算：60万元

榜单二
项目名称：肉鸡“惊群”的选育技术研究
研究内容：
1. 建立鸡快慢羽不同亚型的分子检测技术，鉴别温氏麻黄鸡相关品系的快慢羽不同亚型分布情况，明确快慢羽不同亚型与鸡“惊群”性状的关联；
2. 分析血液生化指标和激素水平与鸡“惊群”间的联系，鉴定出影响鸡“惊群”表现的血液标志物，并开发该标志物的快速检测方法；
3. 利用行为学方法分析“惊群”个体的行为特征，建立种鸡“惊群”的行为标志，结合基因组学分析鉴别出与“惊群”相关的基因组位点；
考核指标：（需要有详细量化指标，分技术和经济效益指标）
1. 鉴定出影响鸡“惊群”的基因型或分子标志物3个以上；
2. 开发鸡“惊群”相关育种标记的分子鉴别或行为鉴别方法2个以上；
3. 建立种鸡“惊群”选育技术1套，并在2个或以上品系中示范应用；
4. 在温氏指定品系中进行育种应用后，相关商品肉鸡在平养条件下“惊群”发生率降低30%以上；
5. 申请专利或发表文章1项以上。
经费预算：60万元

榜单三
项目名称：农牧企业利益输送及关联交易问题研究
研究内容：运用内外部案例研究、流程梳理及实地调研等方法，探究并穷举温氏特定业务开展过程中（暂定工程建设、销售管理）利益输送及关联交易的常见模式、手段及特征，如围串标、价格操纵、回扣等。结合温氏实际业务资料，参考外部数据库或管理工具，全面梳理业务流程与环节，识别潜在风险点，制定科学的审计方法，并协助开发若干审计工具能在内部审计中有效运用。根据研究成果，制定针对性的防范策略与监控机制。
考核指标：
1. 制定1套行之有效的发现利益输送及关联交易的审计方法，若干项具备实操性的审计工具。
2. 形成1份研究报告。
3. 在企业内部开展1~2场关于利益输送及关联交易风险防范的专题培训。
4. 发表文章1篇及以上。
经费预算：20万元

榜单四
项目名称：温氏中华土鸡鸡肉品质综合评价体系的建立及应用
研究内容：
1. 构建多种中华土鸡的风味和滋味骨架，挖掘不同品种土鸡特异性风味化合物和滋味关键指标，确定其呈味化合物的种类和含量，确证其品质等级的客观判别模型；
2. 挖掘脂质、代谢物、蛋白质等风味/滋味前体物质的组成规律，阐明其在品质形成中的调控机制，建立基于多组学标志物（脂质组、代谢组、蛋白组）的品质等级快速判别模型；
3. 阐述不同品质等级中华土鸡的嫩度、剪切力、硬度、咀嚼性等参数特征，剖析其贡献率并建立判别模型。
4. 释明不同等级鸡肉色、肌肉纤维、滴水损失等外观特征，阐明其对品质等级的作用权重，建立判别模型。
5. 揭示风味成分、滋味物质、质构特性、外观特征对品质等级的协同作用关系，明确多维度指标的贡献度，集成多源数据构建中华土鸡品质等级的综合判别模型。
考核指标：（需要有详细量化指标，分技术和经济效益指标）
1. 建立快速评价鸡肉胶原蛋白、鸡肉肌肉纤维评价方法；
2. 挖掘不低于10个品种中华土鸡的特异性风味化合物不少于10个，特异性滋味关键指标不少于5个，并确定其呈味化合物的种类和含量范围；
3. 建立基于多组学标志物（脂质组、代谢组、蛋白组）的中华土鸡鸡肉品质等级快速判别模型，且在温氏集团的中华土鸡品牌营销项目中推广应用；
4. 不同品质等级中华土鸡的嫩度、剪切力、咀嚼性等参数特征，剖析其贡献率并建立中华土鸡质构特性的判别模型；
5. 建立基于风味成分、滋味物质、质构特性、外观特征对品质等级的协同作用关系，明确多维度指标的贡献度，集成多源数据构建中华土鸡品质等级的综合判别模型；
6. 制定温氏集团中华土鸡实用品质分级的企业标准1套。
以上6项研究结果要求在温氏集团推广应用准确率达85%以上。实验方法重现性、准确性达85%以上。建立的判别模型和企业标准适应于温氏集团，利用温氏集团中华土鸡品种开展盲评试验，准确率应达85%以上。
经费预算：100万元

榜单五
项目名称：基于深度学习的黄羽肉鸡净能需要量模型研究与应用
研究内容：
1. 黄羽肉鸡养殖及屠宰
以大土2号为研究对象，公母各500只，设计三个能量水平、三个粗蛋白水平的饲料配方，养殖周期公为63天，母为78天。每周选6只做屠宰试验，测定体重、胸/腿肌率、腹脂重及腹脂率。测定肌内脂肪、嫩度、剪切力、咀嚼性等肉品质特征。
2. 利用深度学习模型，建立动态预测系统
通过传统非线性回归模型，关联体重、胸/腿肌率和体蛋白沉积量；关联体重、体脂率和体脂肪沉积量，以达到基于胴体组成（胸肌、腿肌、腹脂）预测生长净能的目标。通过足够多的饲料营养配方以及黄羽肉鸡最后的生长数据进行模型训练，评估其预测精度与应用效果，构建适用于饲料配方的深度学习模型，且与传统非线性回归模型进行对比。
基于析因法原理进行拟合优化，融合各养殖企业、实验室的生长期指标数据和饲料净能数据等异构数据。
通过神经网络等深度学习模型对总模型（总净能=维持净能+生长净能） 进行海量数据的多元异构数据学习，形成自适应的智能预测评估模型。
3. 研发智能化饲料配方软件原型
开发能快速预测黄羽肉鸡净能需要量的软件原型，同时对比不同饲料配方的经济效益以及该饲料配方对环境的影响评估其在生产过程中的可持续性。
考核指标
1. 准确度指标方面，构建基于体组成（体重、体脂肪重、体蛋白重（羽毛蛋白重+胴体蛋白重））的能量和蛋白需要量预测模型，预测模型模型准确度R2＞0.99，并验证模型准确性。测试数据主要包括：体重、粗蛋白、粗脂肪、净能、粗灰粉、钙含量等。
2. 体重、采食量、粗蛋白、粗脂肪等指标，所有生长时间点实际值和预测值偏差最大不超过3%。
3. 提供方便测试的平台入口，研究成果软件或原型系统可以方便对接现有系统，提供标准的输入输出接口。
经费预算：70万元

榜单六
项目名称：杜洛克猪阴囊疝样本库建立及遗传机制研究
研究内容：
阴囊疝是猪主要遗传性疾病之一。温氏集团2016~2024年生产记录显示，其核心场阴囊疝发病率约为1.1‰–1.7‰，占其他遗传缺陷疾病的比例约为9.34%。其中杜洛克作为终端父本，阴囊疝性状造成的损失较大。患病个体不仅生长性能受阻、饲料转化率降低，且死亡率高达15%。此外，患病个体及其同胞个体均不再适合作为种用，通常作为商品肉猪淘汰处理。种用公猪与淘汰肉猪市场价格差异显著（淘汰猪约2000元/头，种公猪约10000元/头，价差达8000元/头），导致集团遭受显著经济损失，约500万/年。然而，阴囊疝的致病分子机制及关键调控通路尚未完全阐明。因此，本项目拟选用杜纯种洛克猪为研究对象，采集先天性阴囊疝样本，综合运用全基因组关联分析（GWAS）、表达数量性状位点（eQTL）定位及基因调控网络分析等方法，解析其分子遗传致病机制，为杜洛克猪遗传选育提供理论依据。具体研究内容包括：
1. 对杜洛克猪核心群体开展先天性阴囊疝定量分析，重点测定阴囊疝的群体发生率。基于表型精准鉴定，系统采集阴囊疝个体的耳样、病变组织及三代完整系谱记录，构建具备完整亲缘追溯功能的杜洛克种猪阴囊疝表型-基因型数据库，实现表型数据与基因组信息的深度整合。
2. 整合高通量测序技术、SNP芯片分型平台及基因型填补技术，对核心群种猪开展全基因组关联分析（GWAS），通过连锁不平衡单倍型分析鉴定显著关联位点，初步定位主效QTL位点及候选基因；针对目标性状相关组织进行转录组测序，结合基因组变异数据构建表达数量性状位点（eQTL）图谱，精准定位调控阴囊疝的关键eGene；采用孟德尔随机化、共定位分析和全转录组关联分析（TWAS）等多维数据整合方法，系统解析"遗传变异-基因表达-表型效应"的调控网络，并通过易感基因通路富集分析及致病突变位点的网络互作解析，阐明阴囊疝的分子致病机理。
3. 基于核心群种猪群体遗传结构特征，系统筛查各品系关键致病变异的等位频率及基因型分布规律，结合群体遗传背景与生产实践需求，建立阴囊疝动态监测体系，制定阴囊疝的早期精准分子育种策略，并构建W64核心群种猪早期选育的标准化操作规范，降低阴囊疝发病率。
考核指标：
1. 构建具备三代完整系谱追溯功能的阴囊疝表型-基因型数据库1个；
2. 筛选出与阴囊疝关联的分子标记位点3个以上；
3. 制定阴囊疝的早期分子育种策略1个以上；
4. 降低杜洛克核心群阴囊疝发病率20%以上。
经费预算：60万元

榜单七
项目名称：猪圆环病毒3型分离鉴定及其感染性克隆的构建
项目内容：
猪圆环病毒3型（PCV3）是近年来新发现的重要猪传染病原，自2016年首次报道以来，已在全球范围内广泛传播，对养猪业构成了严重威胁。该病毒感染可导致猪皮炎与肾病综合征、繁殖障碍以及心脏与多系统炎症等病症，造成显著的经济损失。然而，PCV3研究面临重大技术瓶颈：病毒体外分离培养极为困难，严重制约了其病原学特性、致病机理及高效防控技术的研究与开发。本研究首次结合感染性克隆构建与单克隆抗体制备技术，同步解决PCV3研究中“病毒材料获取”与“特异性检测试剂缺乏”两大难题，为后续诊断与疫苗研发提供技术支撑。具体研究内容包括：
1. 创新采用多细胞系联合传代驯化与培养条件优化策略，突破PCV3体外分离培养技术瓶颈，结合细胞传代驯化、培养条件优化（如添加剂、接毒方式）等策略，实现PCV3的分离和病毒适应。对分离获得的株进行全基因组测序和生物学特性（增殖曲线、TCID50等）分析，筛选并鉴定1株具有良好复制能力PCV3标准毒株，为后续研究提供物质基础。
2. 利用现代分子生物学技术，构建PCV3的感染性克隆，并拯救具有生物活性的病毒颗粒。获得高滴度的PCV3拯救病毒，为病原生物学特性、致病机制研究提供重要材料，同时为PCV3诊断试剂开发和疫苗研发奠定基础。
3. 利用杂交瘤技术，研制针对PCV3衣壳蛋白（Cap）的高特异性、高亲和力鼠源单克隆抗体，并对其进行系统性鉴定，为PCV3的病原学基础研究、临床精准诊断及防控技术开发提供关键核心试剂。
考核指标：
1. 建立1种PCV3病毒分离方法，临床样本成功分离毒株5株以上。
2. 构建的PCV3感染性克隆具备遗传稳定性，连续传10代后基因组保持完整；重组病毒液的滴度达到≥106.0 TCID50/mL。
3. 获得针对PCV3 Cap蛋白的单克隆抗体细胞株不少于3株，并完成对其亚型、效价和特异性的鉴定。
项目经费：50万元
[bookmark: _GoBack]榜单八
项目名称：猪重要肠道细菌病耐药性监测预警和新型多价亚单位疫苗创制
研究内容：
由大肠杆菌和产气荚膜梭菌等引起的猪细菌性肠道疾病，是制约养猪业健康发展的重要瓶颈。长期以来，养殖端依赖抗生素作为核心防控手段，直接导致了耐药菌株的广泛出现与流行，致使传统药物疗效下降甚至失效。随着“退出药物饲料添加剂”政策的全面实施，养猪业面临“无抗”形势下疫病防控的严峻挑战。当前，集团化猪场中重要肠道致病菌的流行谱、耐药基因库及其动态演变规律缺乏系统监控，且高效、绿色的替抗产品严重匮乏。因此，主要研究内容如下：
1. 系统采集腹泻仔猪的肠道内容物或粪便样本。针对大肠杆菌和产气荚膜梭菌，采用选择性培养、PCR鉴定、血清分型/毒素基因分型等传统方法与宏基因组测序等现代技术相结合的策略，精确掌握其优势血清型和基因型的流行分布与时空动态规律。
2. 对分离的纯菌株及临床样本直接进行宏基因组测序。通过生物信息学分析，深度挖掘其耐药基因组，明确其耐药谱、可移动遗传元件的携带情况，并绘制耐药基因在菌株间及环境中的传播网络。利用机器学习算法，整合流行病学数据与耐药基因组数据，构建耐药性监测与预警分析体系。
3. 基于优势流行菌株的特性，建立一种高效、快速的抗菌肽抑菌活性筛选模型。针对已知抗菌肽数据库和通过生物信息学设计的虚拟多肽库，进行高通量筛选。将筛选出的高效抑菌多肽/微生态制剂进行发酵工艺优化与制剂研究，通过仔猪攻毒保护试验，评价其效果。
4. 创制针对优势流行菌株的新型亚单位疫苗，开展田间临床试验，验证其在真实生产环境下对细菌性疫病的预防效果，最终集成一套包含使用剂量、时机和疗程的绿色防控技术规范。
考核指标：
1. 明确当前猪群中ETEC和产气荚膜梭菌的3-5种优势流行血清型/基因型及其地理分布特征。
2. 建立猪大肠杆菌、梭菌等重要肠道细菌病原耐药性高通量监测技术，构建大肠杆菌、梭菌等耐药性监测与预警分析系统各1套。
3. 创制针对ETEC、产气荚膜梭菌等重要细菌的新型多联多价亚单位疫苗1~2种并完成临床试验研究，梭菌毒素抗体/大肠杆菌菌毛抗原抗体效价达210以上或免疫攻毒保护率至少75%；建立猪重要肠道细菌病绿色防控技术规范1套。
项目经费：50万元。

榜单九
项目名称：靶向PRRSV复制关键蛋白的新型抑制剂研发与推广
研究内容：
猪蓝耳病是当前全球生猪养殖业危害最严重的病毒性疫病之一，每年造成数百亿元的经济损失。PRRSV高变异性及免疫抑制特性，导致传统疫苗防控效果不稳定，难以彻底净化。在生猪产业成本竞争白热化的当下，第一梯队企业已将成本控制在6元/公斤以内，其核心优势之一便是重大疫病的有效控制。因此，开发全新的防控工具，特别是直接靶向病毒的抗病毒药物，可实现猪场猪蓝耳病快速净化和再感染后的迅速稳定和控制，对突破防控瓶颈、助力产业降本增效与深度净化意义重大。本研究创新构建 “体外筛选-动物模型验证-田间试验” 的全链条评价体系，同步开展安全性与药代动力学研究，确保抑制剂在实际养殖场景中的有效性与安全性，为猪蓝耳病深度净化提供新型工具。具体研究内容如下：
1. 克隆、表达并纯化PRRSV的核心复制蛋白，建立其体外酶活检测体系。针对商业化合物库、天然产物库及多肽库，采用计算机辅助药物设计方法进行大规模虚拟筛选，基于分子对接打分、结合自由能计算等性质预测，优选出200-300个高结合亲和力的候选分子，为后续实验验证提供基础。
2. 建立基于细胞水平的高通量抗病毒筛选模型。将虚拟筛选获得的候选化合物在Marc-145细胞或PAM细胞模型上进行验证，以细胞病变抑制率和病毒拷贝数为指标，初筛其抗病毒活性。对活性化合物进行剂量效应关系测定，计算其半抑制浓度和半细胞毒性浓度，并测定其选择指数，获得1种潜在的生物学功能特性稳定、抗病毒效果好、安全无害可用于猪蓝耳病防控的抑制剂。
3. 建立仔猪攻毒模型，通过注射或口服途径给模型动物给药，系统评价体内保护效果；开展靶动物安全性试验，考察不同剂量下急性毒性和亚急性毒性；完成初步药代动力学研究，阐明在猪体内的吸收、分布、代谢和排泄规律，为给药方案设计提供依据。
考核指标：
1. 获得至少1个经过功能验证的PRRSV药物作用新靶点及其高效表达纯化工艺。获得不少于5个具有明确抑制活性的化合物结构。
2. 在PRRSV感染猪模型上，候选抑制剂能显著降低攻毒后病毒血症水平（较对照组降低2个对数以上），并能明显改善临床症状和肺部病理损伤。
3. 在至少温氏集团下属3个猪场完成田间试验，应用新型抑制剂使猪群PRRSV活跃率显著下降，母猪流产率较应用前降低50%以上，力争控制在2%以内。
项目经费：60万元
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